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Одной из ключевых стадий протеомного анализа является обработка тандемных масс-спектров 
протеолитических пептидов для их идентификации по геномным базам данных. При этом измеряемые 
масс-спектры фрагментации сравниваются с теоретическими для пептидов-кандидатов, полученных при 
гидролизе in silico консенсусных белков. Выбор таких кандидатов идет по молекулярной массе, которая 
должна точно совпадать с измеренной. Это необходимо для сужения «пространства поиска», что повы-
шает специфичность анализа и снижает его вычислительную сложность. Однако ценой специфичности 
является «потеря» пептидов, масса которых изменилась в результате неучтённых модификаций, либо 
мутаций в кодирующий генах, редактирования РНК и т.д. 
Найти такие пептиды позволяет метод «открытого» поиска, в котором кандидаты практически не 
фильтруются по молекулярной массе. При этом пространство поиска расширяется на несколько поряд-
ков, что ещё недавно делало такой подход практически нереализуемым в силу потери специфичности 
поиска и временных затрат на обработку данных. Однако, в последнее время был достигнут существен-
ный прогресс в производительности методов идентификации пептидов, а также в точности измерения 
масс ионов-фрагментов, что позволило широко использовать метод «открытого» поиска. 
Основным применением подхода является идентификация пептидов с посттрансляционными и 
химическими модификациями без априорного знания об этих модификациях для анализируемого об-
разца. При этом, если обычно пространство поиска расширяется экспоненциально с количеством моди-
фикаций, то «открытый» подход не влияет на это пространство. Кроме того, он применим, например, 
для поиска однонуклеотидного полиморфизма в протеогеномике, поскольку допустимое отклонение 
массы пептида в параметрах поиска превышает массу какого-либо аминокислотного остатка. Таким об-
разом, «открытый» поиск представляет собой заманчивую альтернативу традиционным протеогеном-
ным подходам, не требуя привлечения персонализированных транскриптомных или геномных данных 
для идентификации последовательностей, отклоняющихся от консенсусных. 
В докладе будут рассмотрены метод «открытого» поиска, его особенности и результаты исполь-
зования в задачах полнопротеомного анализа.  
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